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Variabilidade genética de Spondias lutea L. em uma população 
do baixo São Francisco sergipano, por meio de isoenzimas
Genetic variability of Spondias lutea L. in a population located 
in the Lower San Francisco,  Sergipe State, by isozyme markers
Itamara Bomfim Gois¹, Renata Silva-Mann² e Robério Anastácio Ferreira³
Resumo
A conservação genética de uma espécie requer o prévio conhecimento de seu sistema de reprodução, es-
trutura e diversidade genética. Assim, este estudo foi realizado com o objetivo de determinar a diversidade 
genética existente em uma população de Spondias lutea L. localizada na Região do Baixo São Francisco 
sergipano, por meio de marcadores isoenzimáticos, visando à elaboração de estratégias de produção de 
sementes para a recuperação de mata ciliar. Para a realização deste estudo foram coletadas folhas jovens 
de 16 indivíduos de Spondias lutea L. A diversidade genética foi caracterizada a partir das estimativas das 
freqüências alélicas (Pij) e dos Índices de diversidade heterozigosidade média observada (H0), heterozigo-
sidade média esperada (He), número médio de alelos por loco (Â) e porcentagem de locos polimórficos. 
Também foi calculado o índice de fixação F de Wright. Dos 28 alelos detectados 12 (42,85%) tinham baixa 
freqüência. A porcentagem de locos polimórficos foi igual a 90% e o número médio de alelos por loco igual 
a 2,80. A heterozigosidade média observada foi maior do que a esperada, indicando que há mais hetero-
zigotos na população do que o esperado pelo Equilíbrio de Hardy-Weinberg, o que pode ser visualizado 
pelo valor negativo do índice de fixação (F(IS) = - 0,0658). Devido ao elevado polimorfismo a população 
estudada tem elevado potencial para a conservação in situ.
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Abstract
The knowledge about the reproduction system, its structure and genetic diversity are necessary for the 
genetic conservation of a species. This study aimed to determine the genetic diversity in a Spondias lutea 
L. population located in the Lower San Francisco River, Sergipe State, by isozyme markers; in order to 
allow elaborating strategies for seed production to restore a riparian forest. For this, young leaves of 16 
individuals of Spondias lutea L. were collected and analysed. The genetic diversity was obtained from the 
allelic frequencies estimates (Pij) and the diversity indexes (average observed heterozigosity (H0); average 
expected heterozigosity (He); average number of alleles per locus (Â) and polymorphic loci percentage). 
Also the Wright index was determined. Of 28 detected alleles, 12 (42.85 %) appear in low frequency. The 
polymorphic loci percentage was 90 % and the number of alleles for locus was 2.80. The observed average 
heterozigosity was higher than expected by Hardy-Weinberg Equilibrium. This can be better visualized by 
the Wright Index (F(IS) = -0,0658). Due to the high polymorphism,  the studied population has a good poten-
tial for in situ conservation.
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INTRODUÇÃO
A espécie Spondias lutea L. apresenta como 
centro de origem a América Tropical e se encon-
tra amplamente distribuída no Brasil (PINTO et 
al., 2004). São encontradas isoladas ou agrupa-
das, notadamente em regiões da Amazônia e da 
Mata Atlântica, prováveis zonas de dispersão da 
espécie, e nas zonas mais úmidas dos Estados 
do Nordeste (SOUZA et al., 2000). No estado 
de Sergipe, observa-se uma ampla distribuição 
da espécie em áreas marginais aos cursos d’água. 
De acordo com Lorenzi (1992), a madeira da ca-
jazeira é própria para marcenaria e carpintaria, 
sendo muito empregada na Região Norte para a 
construção de pequenas embarcações. No Nor-
deste, seus frutos têm participação crescente no 
agronegócio da região, principalmente pela co-
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mercialização para consumo como fruta fresca 
e processamento de polpa como matéria-prima 
no preparo de sucos, picolés, sorvetes, néctares e 
geléias (SOARES et al., 2006). 
Nas últimas décadas, os ecossistemas natu-
rais vêm sofrendo um acelerado processo de 
fragmentação, principalmente em decorrência 
do crescimento populacional e da expansão da 
fronteira agrícola. Como conseqüência, a for-
mação de mosaicos de vegetação remanescente 
é cada vez mais evidenciada, reduzindo assim o 
tamanho de grandes populações e acarretando 
alterações nos processos ecológicos e genéticos 
das espécies naturais que ali ocorrem como a 
deriva genética, o fluxo gênico e a reprodução 
(ESTOPA et al., 2006). De modo semelhante, 
observa-se que nas áreas de matas ciliares na Re-
gião do Baixo São Francisco sergipano espécies 
arbóreas, como a Spondias lutea, têm sido explo-
radas para a utilização de madeira, comerciali-
zação de frutos, entre outros fins. 
A variação genética presente em uma espé-
cie, essencial para sobrevivência e adaptação a 
possíveis mudanças do ambiente, é a base para 
programas de conservação genética (GRIBEL, 
2001). Portanto, o conhecimento da variabilida-
de genética nessas populações é importante para 
o estabelecimento de estratégias de conservação, 
além de orientar programas de coleta de mate-
rial para banco de germoplasmas e produção de 
mudas para os programas de reflorestamento 
(BOTREL et al., 2006). 
Uma ferramenta para esse tipo de estudo é a 
utilização de marcadores moleculares, como as 
isoenzimas que vem sendo muito utilizadas na 
obtenção de informações em relação à quantifi-
cação da variabilidade genética em populações 
naturais (BOTREL e CARVALHO, 2004).
Isoenzimas são formas diferentes de uma 
mesma enzima que apresentam afinidade por 
um mesmo substrato, ou seja, desempenham a 
mesma atividade catalítica, mas podem ter dife-
rentes propriedades cinéticas e serem separadas 
por processos bioquímicos (FERREIRA e GRAT-
TAPAGLIA, 1998). A análise das mobilidades 
eletroforéticas das enzimas produzidas permite 
a caracterização genotípica de cada indivíduo, 
bem como as distribuições gênicas em popula-
ções e espécies (PÓVOA, 2002).
As análises da variação isoenzimática têm se 
expandido em pesquisas de genética florestal. As 
principais aplicações desta técnica têm sido na 
investigação dos padrões de variabilidade gené-
tica (BOTREL e CARVALHO, 2004; CARVALHO 
e OLIVEIRA, 2004; MORAES et al., 2004; PINTO 
et al., 2004; GUSSON et al., 2005) e dos sistemas 
de cruzamentos (GIUDICI NETO et al., 2005; RI-
BAS e KAGEYAMA, 2006; GUSSON et al., 2006). 
Estas aplicações permitem o conhecimento da 
estrutura genética em povoamentos naturais, 
aumentando a eficiência do melhoramento e 
dos esforços de conservação de genes de árvores 
ameaçadas de extinção (OLIVEIRA et al., 2002).
Este trabalho foi realizado com o objetivo de 
determinar a diversidade genética existente em 
uma população de Spondias lutea L. localizada 
na região do Baixo São Francisco sergipano, por 
meio de marcadores isoenzimáticos.
MATERIAL E MÉTODOS
O estudo foi realizado em um trecho de mata 
ciliar de 100 ha na Região do Baixo São Fran-
cisco sergipano, entre os municípios de Neó-
polis (10°18’39’’S e 36°34’36’’W) e Santana 
do São Francisco (10°15’55’’S e 36°38’15’’W). 
Foram coletadas folhas jovens de 16 indivíduos 
em estádio reprodutivo de Spondias lutea L., de 
uma população composta por 52 indivíduos. A 
amostragem foi do tipo aleatória simples, para 
abranger toda a área. Todo material coletado foi 
acondicionado em gaze e em saco plástico devi-
damente lacrado, identificado, mantido em caixa 
de isopor com gelo e transportado ao Laborató-
rio de Cultura de Tecidos e Melhoramento Vege-
tal do Departamento de Engenharia Agronômica 
da Universidade Federal de Sergipe (DEA/ UFS). 
A extração das isoenzimas foi realizada por 
meio da maceração de 200 mg de folhas jovens, 
com 0,5 mg de PVP (polivinil pirrolidona) e 1,5 
mL da solução tampão de extração número 1, 
segundo Alfenas et al. (1991), modificado pela 
ausência de DIECA. A eletroforese de isoenzi-
mas utilizada foi a vertical, conduzida em gel de 
poliacrilamida descontínuo, sendo o gel de con-
centração de 4,5 % e o gel de separação de 7,5 %. 
A eletroforese foi realizada a 150 V, com duração 
de aproximadamente 3,5 horas, à temperatura 
de 4 °C, sendo utilizado para o sistema tampão, 
gel eletrodo Tris-glicina pH 8,9. Os procedimen-
tos de preparo do gel e eletroforese seguiram a 
metodologia descrita por Alfenas et al. (1991). 
Ao término da corrida, os géis foram subme-
tidos à coloração em enzimas específicas, Álco-
ol Desirogenase (ADH – E.C.1.1.1.1), Esterase 
(EST – E.C.3.1.1.1), Fosfatase Alcalina (ALP 
– E.C.3.3.3.1), Galactose Desidrogenase (GLDH 
– E.C.1.1.1.48), Glucose Desidrogenase (GLU-
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DH – E.C.1.1.1.47), Glutamato Oxaloacetato 
Transaminase (GOT – E.C.1.4.1.3), Manitol De-
sidrogenase (MADH – E.C.1.1.1.67), Peroxida-
se (PO – E.C.1.11.1.7), Sorbitol Desidrogenase 
(SOD – E.C.1.1.1.14) e Xiquimato Desidroge-
nase (SKDH – E.C.1.1.1.25), seguindo a meto-
dologia descrita por Alfenas et al. (1991).
A interpretação dos zimogramas permitiu a 
obtenção dos genótipos de cada indivíduo, que 
foram analisados para avaliação dos parâmetros 
estudados. A identificação das zonas codificado-
ras dos locos e dos alelos foi feita a partir da 
região mais catódica para a mais anódica. A va-
riabilidade genética foi caracterizada a partir das 
estimativas das freqüências alélicas (Pij) e dos 
Índices de diversidade (heterozigosidade média 
observada (H0); heterozigosidade média espera-
da (He) de acordo com o equilíbrio de Hardy-
Weinberg, número médio de alelos por loco (Â) 
e porcentagem de locos polimórficos (P95%)). 
Estas estimativas foram realizadas utilizando o 
programa POPGENE (YEH et al., 1999).
Com base nas estimativas das freqüências ob-
servadas (H0) e esperadas (He) de heterozigotos, 
calculou-se o índice de fixação ou coeficiente de 
endogamia F de Wright (F(IS)), para a popula-
ção, F(IS) = H0 - He / He, que é definido como 
o total de heterozigose observada em relação à 
heterozigose esperada em cruzamentos ao acaso 
(WRIGHT, 1978).
RESULTADOS E DISCUSSÃO
Dos dez sistemas enzimáticos testados para a 
espécie Spondias lutea L., sete foram selecionados 
(ADH, EST, GLDH, GLUDH, GOT, PO e SOD), 
por serem passíveis de interpretação. Um dos 10 
locos avaliados foi monomórfico, como pode 
ser observado na Tabela 1, enquanto os demais 
apresentaram de dois a cinco alelos. 
Considerando-se as freqüências de 28 alelos 
dos dez locos dos indivíduos da população na-
tural de Spondias lutea L., 12 (42,85 %) são con-
siderados de baixa freqüência. Não foi detecta-
do nenhum alelo raro ou muito raro. Os alelos 
que apresentaram menores freqüências foram o 
alelo 1 do loco Est-2; o alelo 3 do loco Est-2 e o 
alelo 2 do loco Got, todos com freqüência igual 
a 0,0625. O alelo 1 do loco Sod apresentou-se 
fixado e o alelo que apresentou maior freqüên-
cia foi o alelo 3 do loco Got.
Avaliando-se os parâmetros estimados a par-
tir das freqüências alélicas de dez locos isoen-
zimáticos para avaliar a variabilidade genética 
(Tabela 2), observou-se que a porcentagem de 
locos polimórficos foi igual a 90%. Comparan-
do o resultado obtido neste estudo com outras 
espécies, observa-se que a espécie estudada apre-
senta valores de locos polimórficos próximos 
aos encontrados em Machaerium villosum (90 e 
100%) estudada por Botrel e Carvalho (2004) 
e em Caryocar brasiliense (100%) estudada por 
Melo Júnior et al. (2004); e superior ao resul-
tado encontrado por Botrel et al. (2006) estu-
dando Calophyllum brasiliense (37,5 e 50%) e por 
Giudici Neto et al. (2005) estudando Caesalpinia 
echinata (66,7%). Hamrick e Godt (1990) esti-
maram para as espécies vegetais 50% de locos 
polimórficos, logo a espécie em estudo apresen-
ta alto polimorfismo, o que torna esta popula-
ção favorável à conservação genética in situ.






































Total de alelos 28 28
Tabela 1. Loci isoenzimáticos analisados, número de 
alelos e freqüência alélica observados nos 16 
indivíduos de Spondias lutea L., coletados na 
região do Baixo São Francisco sergipano.
Table 1.  Isozyme allele frequencies of individuals of a 
natural population of Spondias lutea L. located 
in the Lower San Francisco, Sergipe State.
O número de alelos por loco detectado é con-
siderado alto (2,80) quando comparado com os 
resultados encontrados por Botrel et al. (2006) 
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em Calophyllum brasiliense (1,75) e Teixeira et al. 
(2004) em Myrciaria dubia (1,50). Há, entretanto, 
espécies que apresentam número de alelos por 
loco superior ao observado, como em Mimosa 
scabrela (3,86), estudada por Sobierajski (2004).
ocorrência de um grande número de novas com-
binações genotípicas, aumentando o potencial 
evolutivo das espécies, pela maior capacidade 
de adaptação às possíveis mudanças ambientais 
(SEBBENN et al., 2000). 
CONCLUSÕES
Os níveis de diversidade genética são su-
periores aos relatados para espécies arbóreas 
tropicais.
A população estudada tem elevado potencial 
para a conservação in situ e para a produção de 
sementes visando à recuperação de áreas degra-
dadas da Região.
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